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ResUMeN
el crecimiento es una de las características de naturaleza cuantitativa que influye en la 
calidad de la canal. en el presente estudio se identificaron las regiones cromosomales 
responsables para la variación del crecimiento en el cromosoma 5 en una población de 
ganado criollo romosinuano. se evaluaron en 72 progenies las características de peso al 
nacimiento, peso al destete, peso a los 12 meses y a los 16 meses, área de ojo del lomo a 
los 12 y 16 meses, espesor de grasa dorsal a los 12 y 16 meses, espesor de grasa del anca 
a los 12 y 16 meses, ganancia diaria predestete y posdestete, al igual que los genotipos 
de tres polimorfismos de nucleótido simple de los genes MYF5, Pde1B e iGF1 y de 
cuatro microsatélites BM6026, CssM34, rM500, eTH10, distribuidos a lo largo del 
cromosoma. se realizó un análisis de regresión linear el cual mostró el efecto de seis loci 
de rasgos cuantitativos (QTL) asociados a características de crecimiento. Cinco QTL 
fueron significativos (p≤0,05) para las características de peso al nacimiento, peso a los 
16 meses, área del ojo de lomo a los 12 y 16 meses y ganancia diaria posdestete y un 
QTL se encontró con una significancia de p≤0,01 para la característica ganancia diaria 
predestete. Los resultados demostraron que los genes MYF5, Pde1B, iGF1 pueden 
ser genes candidatos posicionales que inciden en la variación del crecimiento para la 
calidad de la canal en el ganado romosinuano.
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CHRoMosoMAL 5 RegioNs AssoCiAted witH gRowtH tRAits 
iN tHe RoMosiNUANo CReoLe CAttLe 
AbstRACt
Growth is a quantitative trait that influences the carcass quality. in the present study, 
bovine chromosomal 5 regions responsible for growth variations have been identified 
in a romosinuano creole cattle population. The traits birth weight, weaning weight, 
12 months weight, 16 months weight, the rib eye area at 12 and 16 months, back fat 
thickness at 12 and 16 months, rump fat thickness at 12 and 16 months, preweaning 
and postweaning daily gain were evaluated in 72 progenies, as well as the genoty-
pes of 3 snPs from the MYF5, Pde1B, iGF1 genes and 4 microsatellites (BM6026, 
CssM34, rM500, eTH10) distributed along the chromosome. a linear regression 
analysis showed the six QTL effect associated with growth traits. Five QTL were sig-
nificant at p≤0.05 for the triait birth weight, weight at 16 months, rib eye area at 12 
and 16 months, and preweaning daily gain interval between 45 and 105 cM and a 
QTL showed a level significance of p ≤ 0.01 for the postweaning daily gain. it was 
demostrated according to the position of the QTLs identified in the present study, that 
the MYF, PDE1B and IGF1 genes might be positional candidate genes affecting the 
growth variation for carcass quality in romosinuano cattle.
Key words: iGF1, genes, linkage, microsatellite marker, MYF5, Pde1B, ultrasound.
iNtRodUCCióN
el objetivo de los métodos del análisis 
genómico modernos para especies de im-
portancia en la ganadería se fundamenta 
en la identificación de regiones cromoso-
males llamadas loci de rasgos cuantitati-
vos (QTL) responsables por la variación 
en el fenotipo tanto de la producción 
como de la calidad de las canales en las 
especies de importancia zootécnica. esta 
metodología se ha convertido en una he-
rramienta de apoyo a los programas de 
mejoramiento tradicionales ya que pue-
de ser aplicada a edades tempranas en los 
animales (1).
Las características cuantitativas más 
importantes en producción animal están 
bajo el control de varios genes y algunos 
de ellos ejercen un mayor o menor efecto 
sobre estos rasgos bajo la influencia del 
medioambiente. además, otros aspec-
tos importantes para tener en cuenta 
son las tasas de mutación de los genes 
tanto dentro y entre poblaciones y sus 
mecanismos de acción (2).
varios estudios han identificado 
QTL para el peso al nacimiento en cinco 
cromosomas bovinos: BTa2 (3), BTa3 
(3, 4), BTa5 (3, 4, 5, 6), BTa6 (4, 7, 
8) y BTa21 (3, 4, 8). en el cromosoma 
5 también se han identificado QTL con 
efectos significativos para otras caracter-
ísticas productivas como son el porcen-
taje de ovulación (9, 10), la calidad de la 
canal (4, 7, 11) y el crecimiento.
en el estudio reportado por Li et ál. 
(5) en dos líneas sintéticas de ganado 
Beefbooster se identificaron tres regio-
nes cromosomales del BTa5 (0 a 30 cM, 
55 a 70 cM, y 70 a 80 cM) asociados 
con peso al nacimiento, ganancia dia-
ria predestete y ganancia diaria durante 
la alimentación (eficiencia alimentaria) 
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utilizando 16 marcadores; en este traba-
jo alcanzaron un cubrimiento del 93% 
del cromosoma con una extensión de 
114 cM. en un trabajo posterior estos 
mismos investigadores (12), analizan-
do características de crecimiento en las 
regiones previamente identificadas, en 
dos líneas comerciales de individuos Bos 
taurus encontraron asociación entre po-
limorfismos de nucleótido simple (snP) 
de dos genes candidatos, el factor miogé-
nico 5 (MYF5) y el factor de crecimiento 
insulinico 1 (iGF1). 
de la misma manera, Casas et ál. (3), 
en cruces de ganados Bos indicus x Bos tau-
rus, identificaron varios QTL en el BTa5 
relacionados con características de creci-
miento (peso al nacimiento) en la región 
de 30 a 70 cM y de la composición de las 
canales (área del ojo del lomo y peso de la 
canal en caliente) a los 29-74 cM. Para la 
característica de peso al nacimiento varios 
autores han reportado QTL en este mis-
mo cromosoma como Kim et ál. (4), en 
una población de angusxBrahman en la 
región de 45,5 cM a 71,6 cM; Machado 
et ál. (6), en la raza Canchim a los 82,6 
cM, y Gasparin et ál. (13), en un cruce de 
GyrxHolandés a los 69 cM. 
en el BTa5 también se han repor-
tado dos QTL para la característica de 
peso a los doce meses a los 45,5 a 71,6 
cM (4) y 76,18 cM (6).
en la literatura sólo se encuentra un 
estudio de asociación entre marcado-
res y peso al nacimiento llevado a cabo 
por ariza et ál. (14), quienes en el cro-
mosoma cinco de la raza romosinuano 
identificaron dos marcadores tipo mi-
crosatélite (BMs772 y BM2830), y en-
contraron una asociación significativa 
con un efecto positivo para el marcador 
BMs772 con peso al nacimiento en los 
homocigotos mientras que el marcador 
BM2830 mostró un mayor peso prome-
dio al nacimiento en los heterocigotos. 
el objetivo del presente estudio fue 
identificar QTL que tengan efecto sobre 
las características de crecimiento a partir 
de la construcción de un mapa de liga-
miento para determinar el orden de los 
marcadores de los genes factor miogéni-
co 5 (MYF5), fosfodiesterasa calmodulin 
estimuladora de los nucleótidos cíclicos 
(Pde1B) y el factor de crecimiento in-
sulínico 1 (iGF1), y los microsatélites 
BM6026, CssM34, rM500, eTH10 
para el cromosoma 5 bovino (BTa5) en 
una población de la raza romosinuano. 
MAteRiALes y MÉtodos
el estudio se realizó en el Centro de in-
vestigación Turipaná de Corpoica (Cere-
té, Córdoba, Colombia), con una altura 
de 17 msnm. se evaluaron 72 progenies 
de la raza romosinuano, dentro de un di-
seño de medios hermanos paternos distri-
buidos en 12 familias (12 padres). Los re-
gistros fenotípicos de peso se tomaron de 
las bases de datos de la granja teniendo en 
cuenta peso y fecha al nacimiento, peso 
y edad al destete, peso a los 12 meses, y 
peso y edad al día de la evaluación ecográ-
fica. además, se tuvo en cuenta la iden-
tificación del padre (número del padre), 
la identificación de la madre (número de 
la madre y número de partos), el año de 
nacimiento del ternero (2003 ó 2004), y 
la época de nacimiento del ternero (vera-
no o invierno). Las medidas fenotípicas 
evaluadas por ultrasonido fueron: el área 
de ojo del lomo (aOL), el espesor de gra-
sa dorsal (eG) y el espesor de grasa en el 
anca (P8). Las medidas se tomaron pre-
vio ayuno de 12 horas con un ecógrafo 
marca aquila equipado con sonda de 18 
cm, asP 3,5 MHz (Pie-medical vet., 
Holanda) y con una almohadilla de aco-
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ple anatómico. Las imágenes se interpre-
taron con el software Open data Transfer 
(OdT, University of Tennessee Usa).
identificación de los genotipos
a partir de las muestras de sangre se ais-
ló y purificó el adn genómico según el 
protocolo descrito por sambrook et ál. 
(15). Los genotipos de los genes MYF5, 
Pde1B, iGF1, y los microsatélites 
BM6026, CssM34, rM500, eTH10, 
se amplificaron utilizando los iniciadores 
que se presentan en la tabla 1.
tAbLA 1. Secuencia de los iniciadores Forward y Reverse de los marcadores que se utilizaron  
en el presente estudio y su temperatura de anillamiento 
Marcador iniciador forward iniciador Reverse temperatura  de anillamiento  Referencias
MYF5* CCTATCTGGTCCAGAAAGAGCAG TATATAAGTTAAGCATTGCAACAA 60°C 12
PDE1B* AACCCTGGTCCCTGAGTCTCC CGCAGTTGCTAGTCTGCTTG 55°C 16
IGF1* GCTTGGATGGACCATGTTG CACTTGAGGGGCAAATGATT 60°C 17
BM6026** GCAACTAAGACCGAACCAAC ACTGATGTGCTCAGGTATGACG 59°C 18
CSSM34** CCATAACTCCTGGGACTTTTCCTCA ATGTTCAGCCATCTCTCTCCTTGT 58°C 18
RM500** CAGACACGACTAAGCGACCA CCTACAATAAAGCACGGGGA 54°C 18
ETH10** GTTCAGGACTGGCCCTGCTAACA CCTCCAGCCCACTTTCTCTTCTC 58°C 18
* Corresponde a un marcador de polimorfismo de nucleótido simple (snP). 
** Corresponde a un marcador de tipo microsatélite.
Los iniciadores para amplificar el seg-
mento del gen MYF5 se seleccionaron a 
partir de la información pública sumi-
nistrada por Li et ál. (12); para el gen 
Pde1B se escogieron de acuerdo con lo 
reportado por stone et ál. (16), y para 
el gen iGF1 se seleccionaron a partir de 
la información del Molecular animals 
Genetics, CsirO (australia, comunica-
ción personal) (17) (tabla 1). Las con-
diciones de la reacción de cadena de la 
polimerasa (PCr) se ajustaron para un 
volumen final de 12,5 µl, que contenían 
4 µl de adn genómico (20ng-µl), 1,5 
µl de MgCl2 (1,5 mM), 2,5 µl de dnTP 
(12,5 mM cada uno, mezclados con Bu-
ffer 1x), 0,5 µl de Taq polimerasa pre-
parada en el laboratorio (0,2U), 1 µl de 
cada iniciador (20 ng-µl), 2 µl de agua 
grado molecular y una gota de aceite mi-
neral. Las condiciones de amplificación 
incluyeron 95°C por 3 minutos durante 
1 ciclo, 95°C por 30 segundos. Las tem-
peraturas de anillamiento variaron entre 
54-60°C por 1 minuto de acuerdo con el 
marcador utilizado (tabla 1), 72°C por 1 
minuto 30 segundos durante 30 ciclos, 
seguido de 1 ciclo a 72°C por 10 minu-
tos, y finalmente 1 ciclo a 30°C por 1 
minuto. 
Para la detección de los genotipos 
se empleó la metodología indicada para 
cada marcador, así: para el marcador 
MYF5 se usó la técnica de polimorfis-
mos de longitud de fragmentos digeri-
dos (rFLP), usando la enzima Taqi y los 
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productos de digestión se separaron en 
geles de agarosa al 1,5%; para el mar-
cador Pde1B se empleó el polimorfis-
mo conformacional de cadena sencilla 
(ssCP) / Heterodúplex, y para el iGF1 
se utilizó ssCP.
Los microsatélites se genotipificaron 
en geles denaturantes de poliacrilamida 
(29:1 6X con urea 7,5 M); el tamaño de 
los fragmentos en pares de bases (pb) de 
los microsatélites, y el tiempo de corrida 
del gel se describen en la tabla 2. Los ge-
les se corrieron a 1500 voltios a 50°C en 
buffer TBe 1X. Posteriormente, los geles 
fueron teñidos con nitrato de plata y los 
genotipos registrados en una base de datos 
después de haber sido confrontados por 
dos personas diferentes al lector inicial.
tAbLA 2. Tamaño de los fragmentos y 
temperatura de corrida de los geles de 
acrilamida para los microsatélites BM6026, 
CSSM34, RM500, ETH10
Locus pb temperatura de corrida
BM6026 148-168 1 hora 30 min
CSSM34 105 –109 2 horas
RM500 124-132 1 hora 30 min
ETH10 212-224 1 hora 30 min
Construcción del mapa de ligamiento
Para la construcción del mapa de liga-
miento se empleó el programa animap 
(19) el cual utiliza la función de Kosambi 
para calcular las frecuencias de recombi-
nación entre los marcadores consideran-
do un grado intermedio del fenómeno 
de interferencia entre los alelos o de la 
probabilidad de entrecruzamiento deter-
minando el ligamiento entre los marca-
dores y el orden de los mismos a lo largo 
del cromosoma con un valor de LOd 
mayor a 3,0 (p ≤ 0,001) para cada par 
de marcadores.
detección de qtL para 
características de crecimiento
el análisis para los QTL se realizó me-
diante el programa QTLexpress (20) 
utilizando la opción de “análisis para un 
sólo QTL”. se evaluaron los efectos entre 
familias (n=12), con un total de 84 indi-
viduos (72 progenies y 12 padres) para 
las características de crecimiento: peso 
al nacimiento (peso 0m), peso al destete 
(peso9m), peso al año (peso12m) , peso 
a los 16 meses (peso16m), área de ojo 
del lomo a los 12 y 16 meses (aOLpe-
so12m y aOL peso16m), espesor de gra-
sa dorsal a los 12 y 16 meses (eG peso12 
m y eG peso16m), espesor de grasa del 
anca a los 12 y 16 meses (P8 peso12m 
y P8 peso16m), ganancia diaria predes-
tete y posdestete (Gdd y GdPG) y los 
genotipos de los genes MYF5, Pde1B, 
iGF1, y de los microsatélites BM6026, 
CssM34, rM500, eTH10. Para es-
timar el efecto del QTL se realizaron 
análisis que cubrieron la extensión del 
BTa5 a intervalos de 5 cM de acuerdo 
con el mapa de ligamiento para estos 
marcadores en la raza romosinuano, es-
tableciendo como estrategia de análisis 
el agrupamiento de los marcadores en 
diferentes grupos de ligamientos como 
pares, tríos, tétradas y así sucesivamen-
te, hasta analizar todos los marcadores 
como un solo grupo. el F estadístico se 
determinó por comparación de mínimos 
cuadrados obtenidos de la regresión den-
tro de la familia para el mínimo cuadra-
do residual. Los grados de libertad del 
numerador (s) corresponden al número 
de padres y el denominador corresponde 
a n-2s donde n es el número de la pro-
genie. Los umbrales de significancia se 
calcularon utilizando el método de per-
mutación de Churchill et ál. (21). Los 
test de significancia para la presencia de 
REV_VET(57_1).indb   39 3/8/10   14:57:53
Rev._Med._vet._Zoot._2010._57:35-47_______________________________________________________________InvestIgacIón
40
un QTL se diseñaron a un intervalo de 
10 cM y se repitieron 1000 veces para la 
construcción de la distribución del test 
estadístico bajo la hipótesis nula. 
Método estadístico
Las medidas de peso y ultrasonido fue-
ron ajustadas antes de los análisis. se 
utilizó el siguiente modelo estadístico 
de regresión para la identificación de los 
QTL: Yij = ai+biXij+eij, donde Yij: es el 
valor de la característica del individuo j, 
descendiente del padre i; ai: es el efecto 
poligénico para la familia de medios her-
manos paternos i; bi: es el coeficiente de 
regresión en la familia i, como es el efec-
to de la sustitución alélica para un QTL 
dado; Xij: es la probabilidad condicional 
para el individuo j de heredar el primer 
haplotipo del padre i; eij: es el efecto re-
sidual. el análisis de regresión se reali-
zó entre familias y los valores de la raza 
son valores ponderados por su fiabilidad 
(esto es el número de hijos). el análisis 
provee relaciones de F entre los grupos 
de ligamiento con el máximo valor que 
es la posición más probable del QTL.
ResULtAdos
Mapa de ligamiento
Todos los marcadores mostraron segre-
gación mendeliana y demostraron ser 
informativos para ser incluidos dentro 
del grupo de ligamiento correspondien-
te al cromosoma 5 bovino. en la figura 
1 se muestra el orden y las distancias de 
mapa en cM de Kosambi. Los errores ge-
nerados por dobles recombinantes fue-
ron removidos.
figURA 1. Mapa de ligamiento generado  
por Animap para el BTA5. 
Las fracciones de recombinación, el valor LOD 
y la distancia de mapa entre marcadores fueron 
generados utilizando la opción de ligamiento 
de dos puntos (two point). Las fracciones de 
recombinación y el valor de LOD entre pares de 
marcadores fueron: BM6026-MYF5 (lod 0,007, 
θ = 0,4), MYF5-PDE1B (lod 0,036, θ = 0,3), PDE1B-
CSSM34 (lod 1,58, θ = 0,3), CSSM34-RM500 (lod 
2,96, θ = 0,2), RM500-ETH10 (lod 2,95, θ = 0,2), 
ETH10-IGF1 (lod 4,14, θ = 0,2). 
identificación de qtL
en la tabla 3 se indican las características 
evaluadas, el agrupamiento de los mar-
cadores para el BTa5 en cada uno de los 
ensayos efectuados en donde se identi-
ficaron QTL significativos. además, se 
describe la posición estimada del QTL, 
los valores del F estadístico, el valor del 
F calculado, el porcentaje de verosimi-
litud (Lr) y la familia significativa con 
su valor absoluto t (ab(t)) que indica la 
evidencia del QTL en un análisis entre 
familias; estos resultados fueron dados 
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de significancia de p es la diferencia del F 
estadístico en relación con el F calculado 
e indica la significancia entre p ≤ 0,05 y 
p ≤ 0,01 para los QTL. 
Como se observa en los resultados ob-
tenidos en la tabla 3, para la característica 
de peso0m se detectó un QTL (p≤0,05) 
para el grupo de marcadores BM6026-
MYF5-Pde1B-CssM34-rM500-
eTH10-iGF1 a los 45 cM delimitado 
por los marcadores MYF5 y Pde1B 
(véase figura 2a), siendo las familias sig-
nificativas la 4 con un valor de ab(t) de 
2,23, lo cual evidenció la presencia de un 
QTL en el análisis entre familias. 
Para la característica de peso 16 se 
identificó un QTL en la posición de 
105 cM para el grupo de marcadores 
BM6026-Pde1B-CssM34-iGF1 con 
un p≤0,05. el QTL se encontró delimi-
tado por los marcadores CSSM-IGF1 
(véanse tabla 3 y figura 2b). La familia 6 
fue significativa con un ab(t) de 2,63. 
en la posición de 40 cM se identi-
ficaron dos QTL para las características 
de aOL Peso12m y aOL Peso16m, para 
los grupos de marcadores BM02-
MYF-PDE1B-ETH10 con un p≤0,05 
delimitado por los marcadores MYF 
(24 cM) y PDE1B (55 cM). Las fami-
lias informativas fueron la 4 y 1 con un 
ab(t) de 2,44 y 3,06 respectivamente 
(véanse tabla 3 y figura 3a). 
Para la característica Gdd se identi-
ficó un QTL a los 50 cM (p≤0,01) para 
el grupo de marcadores MYF5-Pde1B-
CssM34-rM500 siendo la familia sig-
nificativa la 12 con un ab(t) de 3,46 
(véase tabla 3 y figura 3b).
se identificó un QTL para la carac-
terística GdPG con una significancia de 
(p≤0,05) para los grupos de marcadores 
BM6026-CssM34-eTH10 a los 110 
cM (véase tabla 3 y figura 3c). La familia 
8 se observó como la más significativa 
con un ab(t) de 3,62.
disCUsióN de ResULtAdos
en este trabajo se generó el segundo 
mapa de ligamiento para el BTa5 en la 
raza criolla romosinuano después del re-
portado por ariza et ál. (14). La certeza 
en la ubicación del orden de los marca-
dores a lo largo del mapa es considerada 
de gran importancia para la ubicación de 
los genes responsables de características 
de importancia zootécnica. el orden de 
los marcadores descrito en el presente 
estudio coincide totalmente con los ma-
pas reportados por otros autores como 
Barendse et ál. (22), Ozawa et ál. (23) y 
donato et ál. (24) lo que permitiría com-
parar el mapa de ligamiento de la raza 
romosinuano con los mapas de otras ra-
zas ya estudiadas facilitando la detección 
de QTL o genes candidatos relacionados 
con características de crecimiento. 
además, este es el primer estudio de 
QTL asociados a características de creci-
miento para la raza criolla romosinuano 
que se reporta en la literatura. Por tan-
to, los resultados obtenidos son de gran 
valor y servirán de base para futuros es-
tudios de genes candidatos relacionados 
con características de producción. así, 
para la discusión de estos resultados no 
se tiene un punto de referencia y por 
consiguiente esta comparación se hace 
con trabajos semejantes en otras razas de 
origen europeo y cruces de estas con Bos 
indicus. 
el QTL para peso0m identificado 
en este estudio se ubicó a los 45 cM, de 
modo similar al QTL reportado por Ca-
sas et ál. (3) (30 a 70 cM) y Kim et ál. 
(4) (45,5 a 71,6 cM) para esta misma ca-
racterística. Las posición de este mismo 
QTL es cercana a las regiones cromoso-
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males reportadas por Li et ál. (5) y Li et 
ál. (12) quienes ubicaron un QTL entre 
19 a 28,6 cM, pero se encuentra más le-
jano al QTL reportado por otros auto-
res como Machado et ál. (6) (82,9 cM) 
y Gasparin et ál. (13) (69 cM). estos 
hallazgos confirman la existencia de un 
QTL para peso0m en el BTa5 en la raza 
romosinuano; aunque su posición varía 
con respecto a algunos estudios, las dife-
rencias pueden atribuirse a la población 
estudiada y a los marcadores empleados 
en cada análisis.
Para la característica de peso16m se 
reporta por primera un QTL en el BTa5 
ubicado a los 105 cM y delimitado por 
los marcadores rM500 y eTH10, los 
cuales están relacionados con crecimien-
to, como lo reportaron previamente Ma-
chado et ál. (6) y Li et ál. (12). aunque 
este QTL no ha sido identificado para 
otras razas bovinas es importante desta-
car su efecto debido al crecimiento más 
lento que se observa en el ganado criollo 
colombiano. 
Para las características de aOL pe-
so12m y aOLpeso16m en este estudio 
se detectaron dos QTL ubicados a los 40 
cM, de modo similar al análisis realiza-
do por Casas et ál. (3) para estas mismas 
características. esta similitud permitiría 
posicionar genes candidatos ya identifi-
cados en otras razas para estos rasgos y 
extrapolar estos datos a la raza romosi-
nuano.
Los QTL detectados para ganancias 
de peso diarias Gdd y GdPG se ubi-
caron a los 50 cM y 110 cM respecti-
vamente. La ubicación del primer QTL 
coincide con la región reportada por Li 
et ál. (5) y Li et ál. (12) a los 73 cM. 
Para la característica GdPG, también se 
reporta por primera vez un QTL en el 
BTa5 en la raza romosinuano. este QTL 
serviría de punto de partida para realizar 
el seguimiento durante esta etapa de cre-
cimiento, lo que permitiría seleccionar 
animales con mejor comportamiento 
para su uso como parentales.
CoNCLUsioNes
se reporta por primera vez un mapa de li-
gamiento en el cromosoma 5 bovino uti-
lizando los marcadores BM6026, MYF5, 
Pde1B, CssM34, rM500, eTH10, 
iGF1 para la raza romosinuano. 
el orden de los marcadores encon-
trados en este estudio es similar a otras 
publicaciones recientes de los mapas de 
ligamiento para el cromosoma 5 bovino, 
aunque se presentan variaciones en las 
distancias entre los marcadores, lo que 
se puede deber a la raza y los genes y/o 
marcadores analizados. 
se reportan por primera vez seis QTL 
asociados a características de crecimien-
to en la raza criollo romosinuano. 
en el análisis entre familias se detec-
taron QTL en el BTa5 con significancia 
p ≤ 0,05 para las características de creci-
miento relacionadas con peso: peso0m, 
peso16m, GdPG, para las característi-
cas de crecimiento medidas por ecogra-
fía: aOL peso12m, aOL peso16m y con 
significancia de p ≤ 0,01 para la caracte-
rística Gdd.
Las características de crecimiento: 
peso0m, aOL peso12m, aOL peso16m 
se asocian con la presencia de los mar-
cadores MYF5-Pde1B debido a que el 
umbral del QTL estuvo cercano a estos 
marcadores.
La selección de la progenie que he-
redará los rasgos analizados se facilitará 
debido al análisis de los QTL lo que per-
mite identificar la familia y, por tanto, 
el parental que presenta el mayor efecto 
sobre la característica de interés. 
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se recomienda ampliar los estudios 
utilizando los toros de las familias 6, 8 y 
12 para incrementar el número de pro-
genies dentro de éstas y así poder evaluar 
la segregación de los rasgos en la pobla-
ción.
Con el propósito de aumentar la 
eficacia en la construcción de un mapa 
de ligamiento genético y determinar las 
regiones que presentan QTL asociados 
a características de crecimiento en bo-
vinos, se recomienda realizar estudios 
incluyendo individuos producto del 
cruzamiento del F2 debido a que poseen 
mayor poder para detectar efectos aditi-
vos entre los alelos y permite una mayor 
información de los eventos recombinan-
tes entre los gametos parentales. 
a) 
b) 
figURA 2. Perfil del F estadístico para las características de a) QTL para peso0m, b) QTL para peso16m. 
En las líneas horizontales se indican los umbrales de significancia para un 5% (línea interrumpida) y 
1% (línea y punto) definidos por permutaciones. Los triángulos negros en el eje X indican la posición 
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figURA 3. Perfil del F estadístico para las características de a) QTL para AOLpeso12m y AOLpeso16m. 
b) QTL para GDD y c) QTL para GDPG. En las líneas horizontales se indican los umbrales de 
significancia para un 5% (línea interrumpida) y 1% (línea y punto) definidos por permutaciones. Los 
triángulos negros en el eje X indican la posición de los marcadores a lo largo del mapa). 
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